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1) Contexte épidémiologique 
Au cours de l’hiver 2016-2017, une sévère épizootie d’influenza aviaire hautement pathogène 
(IAHP) du sous-type H5N8 a touché la France. Introduite en Europe par les oiseaux migrateurs, 
elle s’est diffusée rapidement de l’est vers l’ouest (Cauchard et al. 2017). Elle a fortement 
touché les pays d’Europe centrale et du nord (Hongrie, Slovénie, Allemagne, Danemark), 
provoquant des cas à la fois dans l’avifaune sauvage locale et dans les élevages de volaille 
(Alarcon et al. 2018 ; Cauchard et al. 2017). La distribution des foyers et cas détectés en Europe 
apparaît en Figure 1. 
 
 
Figure 1 : Carte des foyers et de cas d’IAHP H5N5, H5N6 et H5N8 déclarés en Europe entre le 
26 octobre 2016 et le 28 mai 2017 (Cauchard et al. 2017) 
 
En France, cette épizootie a principalement sévi dans les régions du Sud-Ouest (Nouvelle-
Aquitaine et Occitanie) et n’a touché quasiment que les élevages (peu de cas dans l’avifaune 
sauvage ont été recensés). Au total 484 élevages ont été déclarés foyers, dont environ 80 % 
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d’élevage de palmipèdes de la filière canard gras. La majorité des foyers avait une activité en 
plein-air (76% des foyers) ou détenait au moins une salle de gavage (62% des foyers) (Bronner 
et al. 2017). La distribution des foyers en élevage en France e apparaît en Figure 2. 
Des études ont démontré que deux dynamiques de propagation ont coexisté pendant cette 
épizootie, à l’échelle continentale et à une échelle locale (Napp et al. 2018). A l’échelle 
continentale, le virus semble avoir été diffusé via l’avifaune sauvage, sur de longues distances. 
Cette diffusion a été relayée à l’échelle locale par des contacts sur de plus courtes distances 
entre élevages. Ainsi, les pays les plus forts producteurs en palmipède gras (France et Hongrie) 
sont ceux enregistrant les plus grands nombres d’élevages atteints, du fait de leur maillage 
territorial dense. 
 





De nombreuses mesures ont été mises en place pendant l’épizootie pour limiter la propagation 
du virus : de manière systématique, dès le début de l’épizootie et dès la découverte d’un cas en 
élevage, un dépeuplement et un assainissement du foyer était effectué, une zone de protection 
(ZP) dans un rayon de 3 km (recensement, dépistage, interdiction de déplacement…) et une 
zone de surveillance (ZS) dans un rayon de 10 km étaient mises en place, en accord avec la 
réglementation française (DGAl 2017). A partir du 4 janvier 2017, des mesures d’abattage 
préventif ont été prises face à l’impossibilité d’arrêter la propagation du virus avec les simples 
mesures systématiques. En cas de découverte d’un foyer, tous les élevages prêt-à-gaver dans 
les 3 km environnant (ou 10 km si plusieurs foyers) faisaient l’objet d’un abattage total. Ce 
n’est que par la mise-en-place de cet abattage préventif massif, de plus de 3 millions d’animaux, 
que l’épizootie a pu finalement être contenue, le dernier foyer déclaré remontant au 23 mars 
2017, soit 16 semaines après le premier cas détecté (Bronner et al. 2017 ; DGAl 2017). La 
chronologie de ces évènements est détaillée en Figure 3. 
 
 
Figure 3 : Chronologie des principales mesures mises en place entre le 16 novembre 2016 et 
le 29 mai 2017 (Bronner et al. 2017) 
 
Les pertes économiques engendrées par cet épisode s’élèvent à plusieurs centaines de millions 
d’euros (Hercule et Lalaurette 2019), du fait des indemnisations faites aux éleveurs, du coût de 
mise en place de toutes les mesures d’urgences (abattage massif, dépistages…), de l’arrêt des 
exportations et de la paralysie de l’ensemble de la filière (producteurs, transporteurs, 
commerçants…) entrainant une baisse nette de production pendant sept mois, l’activité n’ayant 
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pu reprendre qu’en mai 2017 après un vide-sanitaire général (Ministère de l’Agriculture, de 
l’Agroalimentaire et de la Forêt 2017). 
 
2) Concernant l’influenza aviaire 
La maladie de l’influenza aviaire est due à un virus de la famille des Orthomyxoviridae. Ces 
virus sont classés en sous-types selon 2 protéines de surface, l’hémagglutinine (HA) et la 
neuraminidase (NA), qui donnent leur dénomination (exemple : H5N8). Il existe également 
deux catégories pour regrouper les différentes souches de ce virus : les souches faiblement 
pathogènes (IAFP) et les souches hautement pathogènes (IAHP), ces-dernières ne contenant 
jusqu’à aujourd’hui que des sous-types H5 ou H7 (Spickler 2016).  
Les protéines de surface du virus ont une grande capacité de variabilité : il n’est donc pas rare 
de voir apparaitre par mutation ou réassortiment génétique de nouvelles souches chaque année, 
auxquelles les animaux n’ont jusqu’alors jamais été confrontés (Webster et al. 1992).  
Le virus est excrété dans les fientes et les sécrétions respiratoires : les animaux peuvent ainsi se 
contaminer entre eux par contact direct. Le virus est aussi assez résistant dans le milieu 
extérieur, à des températures basses (Stallknecht et Brown 2009 ; Wood et al. 2010); il peut 
donc facilement être propagé d’un élevage à un autre par des vecteurs indirects : personnes, 
véhicules, équipements agricoles… (Swayne 2008b). Les oiseaux sauvages ont un rôle de 
réservoir pour ce virus, en particulier l’avifaune aquatique, et sont très souvent à l’origine des 
épizooties ravageant les élevages, par introduction d’une nouvelle souche (Olsen et al. 2006; 
Webster et al. 1992). 
Dans sa forme hautement pathogène, la maladie se caractérise en élevage par des animaux 
prostrés ayant des signes respiratoires (toux, éternuements, sinusites…), de la diarrhée et des 
signes nerveux, par une chute de la production d’œuf et par une mortalité importante et rapide 
(elle peut avoisiner les 100 % en 48 heures) (Spickler 2016). 
La maladie possède aussi un potentiel zoonotique, c’est-à-dire qu’elle peut être transmise à 
l’homme, bien qu’elle provoque rarement des symptômes, et encore plus rarement des formes 
graves (Spickler 2016). 
Les souches hautement pathogènes, par leur effet destructeur sur les oiseaux et leur production, 
et par leur potentiel zoonotique, sont des maladies réglementées soumises à déclaration 
(dangers sanitaires de 1e catégorie).  
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3) Concernant la filière avicole palmipède à foie gras 
Trois espèces sont utilisées dans la production de palmipède gras : les oies (Anser anser), les 
canards de barbarie (Cairina moschata) et les canards mulards, hybride entre un canard de 
barbarie et une cane de Pékin (Anas platyrhyncos) (Vuillaume et Banon 1988). Cependant la 
production de canard est très largement majoritaire (Direction Régionale de l’Alimentation, de 
l’Agriculture et de la Forêt Nouvelle-Aquitaine 2017).  
Cette production se fait au travers d’une suite d’ateliers bien définis. Les canetons éclosent dans 
un couvoir. Ils sont ensuite envoyés à l’âge d’un jour dans un atelier de démarrage, en bâtiment 
clos, où ils restent environ quatre semaines, avant de passer dans un atelier de croissance 
(alimentation à volonté) - finition (restriction alimentaire) qui durera huit à dix semaine, atelier 
avec un accès en extérieur. A l’issue de cette étape de finition, on obtient des canards dits 
« prêts-à-gaver » (c’est pourquoi cet atelier sera référé par la suite comme atelier de prêt-à-
gaver ou PAG). Ces canards sont enfin envoyés dans un atelier de gavage (GAV), à l’âge de 12 
ou 14 semaines, où ils resteront 10 à 14 jours avant d’être envoyés en abattoir (Direction 
Régionale de l’Alimentation, de l’Agriculture et de la Forêt Nouvelle-Aquitaine 2017 ; ENITA 








Figure 4 : Schéma de la filière palmipède à foie gras. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : 





Les ateliers démarrage-croissance se font la plupart du temps dans le même élevage, alors que 
le gavage est souvent réalisé dans un autre élevage, même si certains ont une activité mixte 
(PAG et GAV). A chaque changement d’atelier, les canards sont transportés dans des véhicules 
adaptés. Le passage d’un atelier PAG à un atelier GAV semble notamment être le plus à risque, 
car les animaux en atelier PAG sont plus exposés à la transmission du virus par la faune 
sauvage, le vent ou le voisinage du fait de l’accès en extérieur. 
Les transferts d’animaux entre atelier PAG et GAV se font sous forme de tournées : de façon 
générale, le camion charge plusieurs milliers de canards à un PAG et dépose son chargement 
dans un ou plusieurs GAV, qui sont des ateliers de taille plus réduite. Un seul camion peut donc 
visiter plusieurs élevages différents dans la même journée, et donc contribuer potentiellement 
à la diffusion du virus. 
 
4) De l’importance de comprendre les voies de transmission 
Le patron de propagation du virus Influenza au cours de cette épizootie, en France, est encore 
mal connu. Il semblerait que le virus se soit propagé à partir du premier foyer via les 
mouvements d’animaux (Guinat et al. 2020). Il s’est ensuite principalement propagé entre 
élevages voisins (moins de 10 km), suggérant un rôle important des contacts directs ou du vent 
comme voie de transmission. Puis dans un second temps (à partir de février 2017), les 
contaminations se sont faites principalement entre élevage distants (plus de 10 km), suggérant 
plutôt un rôle des mouvements de personnes, camions ou animaux (Guinat et al. 2018). Pour 
comprendre cette épizootie et anticiper les prochaines crises sanitaires, il apparaît nécessaire 
d’étudier la contribution relative des différentes voies de transmission (Table 1) à la propagation 








Table 1 : Principales voies d’introduction du virus influenza aviaire en élevage pendant 
l’épizootie de 2016-2017 (liste non exhaustive) 
Contacts directs Contacts indirects 
• Voisinage 
▪ Avec d’autres élevages 
▪ Avec d’autres espèces 
porteuses (basse-cour…) 
• Introduction d’animaux contaminés 
• Faune sauvage (prédateurs, faune 
commensale…) 
• Dispersion aéroportée des particules 
virales 
• Vecteurs mécaniques 
▪ Personnes (éleveurs, 
vétérinaires, intervenants 
extérieurs, famille…) 
▪ Véhicules (transport, 
équarrissage, fournisseur…) 
▪ Matériel (engins agricoles, 
matériel d’abreuvement, de 
vaccination…) 
▪ Consommables (eau, 
aliments, lisier…) 




Au vu de l’organisation de la filière avicole palmipède, il apparaît évident le rôle central 
qu’occupent les transporteurs de canards dans le bon fonctionnement du système de production. 
Cependant, comme évoqué plus haut, ces mouvements de véhicules peuvent participer à la 
dissémination du virus, de deux façons : de façon directe, par introduction d’animaux infectés 
dans des élevages sains, et de façon indirecte, par transport mécanique des particules virales 
d’un élevage à l’autre. Durant l’épizootie, des mesures de quantité d’aérosols virales ont 
démontré que le virus pouvait se trouver dans l’air jusqu’à 100 mètres en dehors des 
exploitations. Le dépôt et la diffusion de ces particules virales sur des surfaces inertes telles que 
les camions est ainsi une possibilité bien réelle (Scoizec et al. 2018). 
Si les mouvements d’animaux entre élevage sont largement étudiés (Fèvre et al. 2006 ; Green 
et al. 2006 ; Soares Magalhães et al. 2010), le rôle indirect des véhicules de transport est lui 
moins connu. Quelques études tendent pourtant à démontrer que cette voie de transmission peut 
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jouer un rôle non négligeable voir majeur dans la diffusion d’un agent infectieux (Dee et al. 
2004 ; Ssematimba et al. 2012), malgré les nombreuses mesures de biosécurité mises en place 
pour limiter ce portage indirect (segmentation des élevages en aires de circulation, nettoyage-
désinfection entre deux interventions, formation des intervenants…) (CIFOG et ITAVI 2016), 
et les mesures de restriction de déplacement en ZP et ZS (DGAl 2017) mises en place durant 
l’épizootie. Occulter cette voie peut ainsi amener à sous-estimer le risque réel représenté par le 
réseau de transport et fausser les modèles épidémiologiques utilisés pour simuler et contrer une 
épizootie (Bernini et al. 2019).  
Une étude de 2019 semble démontrer que ces mouvements de véhicules ont activement 
contribué à l’apparition de nouveaux foyers durant l’épizootie d’IAHP de 2016/2017 (Guinat et 
al. 2019). Cependant, d’autres études sont nécessaires pour déterminer le rôle relatif des 
échanges d’animaux et de la transmission indirecte de ces mouvements de véhicules. 
C’est l’objectif principal de ce travail : démontrer un rôle probable des mouvements de 
véhicules de transport dans la propagation du virus et en estimer l’importance, au-travers d’une 
analyse chiffrée du réseau de transport. Un objectif annexe est par ailleurs d’observer à quel 













Matériel et Méthodes 
1) Modélisation du réseau 
Avant de présenter en détail le matériel et les méthodes d’analyses utilisés, il convient de de 
définir un certain nombre de points de vocabulaire et de décrire la structure du réseau de 
transport. 
A) Les tournées 
Partons de la plus petite unité du réseau : l’élevage. Celui-ci est caractérisé par son numéro de 
SIRET, par son nom ou le nom de l’éleveur, par son type de production (PAG ou GAV) et par 
sa localisation (commune, département, coordonnées géographiques). Dans le réseau de 
transport, les élevages sont regroupés entre eux par les tournées de camion. Une tournée est 
définie comme la visite de plusieurs élevages successifs par un même camion de transport, sans 
étapes de désinfection complète du camion entre les élevages. La tournée est caractérisée par 
sa date, l’immatriculation du véhicule et l’identification des élevages visités successivement. 
Au sein d’une tournée, le voyage d’un camion entre deux élevages est appelé trajet. La Figure 
5 illustre le schéma classique d’une tournée. 
                     
Figure 5 : Exemple type du déroulé d’une tournée. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage 
de gavage 
 
Il existe ainsi plusieurs niveaux d’analyses : à l’échelle des élevages (pour une analyse 
descriptive de la population), à l’échelle des tournées (pour une analyse de l’activité des 
compagnies) et à l’échelle des trajets (pour étudier les connexions entre élevages). Cependant, 
se baser sur les trajets pour étudier les connexions entre élevages peut paraitre insuffisant : en 
effet, si l’on revient sur la Figure 5, nous pouvons constater que PAG et GAV2 ne sont pas 
reliés par un trajet. Or il existe bien une connexion entre les deux élevages, par le passage d’un 
même camion chez les deux élevages et par l’envoi de canards depuis le PAG vers GAV2. 
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B) Les réseaux de contact 
Il convient donc, pour étudier les connexions entre élevages, d’utiliser une approche de réseau 
différente, qui fasse apparaitre ces liens. Nous nous sommes inspirés pour la modélisation de 
ces réseaux de la méthode décrite par Salines et al. dans leur étude (Salines et al. 2017). L’étude 
de ce type de réseau est le meilleur moyen connu à l’heure actuelle pour comprendre et contrôler 
la propagation d’un agent infectieux (Marquetoux et al. 2016).  Dans un premier type de réseau, 
tous les élevages d’une même tournée visités successivement par un camion de transport sont 
en lien épidémiologique. Ces liens forment un réseau, appelé Transit Network (TN), qui est 
illustré en Figure 6. 
Dans un second type de réseau, seuls les élevages impliqués dans un transfert de canards sont 
connectés entre eux. Ce réseau, appelé Animal Introduction Network (AIN), est illustré en 
Figure 6. On note que dans ce modèle les GAV ne sont pas reliés entre eux car aucun n’animal 
n’est envoyé d’un GAV vers un autre. 
On constate au vu de ces deux modèles que toutes les connexions présentes dans l’AIN le sont 
aussi dans le TN : en effet, si un élevage transfère des animaux vers un autre élevage, ils seront 
automatiquement liés par le passage du véhicule. Pour évaluer la contribution relative de chaque 
type de contact entre élevages, nous avons considéré un troisième réseau, nommé Transit 
Network spécifique (TNs), illustré en Figure 6, où ne figurent que les connexions entre élevages 




















Figure 6 : Transit Network, Animal Introduction Network et Transit Network spécifique 
d’une tournée PAG → GAV1 → GAV2. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de 
gavage 
 
2) Création des bases de données 
 
A) Matériel de base 
Nous sommes partis de deux fichiers EXCEL® (Microsoft Corporation 2018), fournis par deux 
compagnies de transports opérant dans le Sud-Ouest de la France, qui seront dans la suite de ce 
travail nommées compagnies 1 et 2 par souci de confidentialité. Ces fichiers recensent les 
tournées de livraison de canard effectuées par ces compagnies, sur les périodes du 07/01/2017 
au 24/07/2019 (compagnie 1) et du 02/01/2016 au 31/12/2018 (compagnie 2).  
B) Transformation et création de données 
 
i) La base Eleveur 
Une première base de données, nommée ‘Eleveurs’, a été extraite des bases de données fournies 
par les transporteurs. Cette base recensait les éleveurs ayant eu recours à chacune des 
compagnies de transport, avec pour chacun leur nom, le numéro de SIRET de l’exploitation, le 
type de production (PAG ou GAV), l’organisme de production, la commune, et les coordonnées 
géographiques de l’exploitation. Pour les éleveurs concernés, les dates de suspicion et de 
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détection de l’infection de l’élevage par le virus de l’IAHP H5N8 lors de l’épizootie de 
2016/2017 ont été récupérées depuis une liste des cas fournie par le ministère de l’Agriculture. 
ii) La base Tournée 
Dans cette seconde base, nommée ‘Tournée’, ont été recensées les tournées (telles que définies 
en introduction de ce chapitre) effectués par chaque compagnie. Pour chaque tournée sont 
extraites des bases initiales la date, l’immatriculation du véhicule et l’organisme de production 
concerné. La distance totale parcourue au cours de la tournée, la taille moyenne des 
chargements et des déchargements, le nombre de départements visités, le nombre de trajets et 
le nombre de PAG et de GAV impliqués dans la tournée ont été calculés en utilisant les 
informations fournies par les bases initiales. Enfin chaque tournée s’est vu attribuer un ‘type de 
tournée’, qui correspond à un patron décrivant les types d’élevages successifs visités par le 
camion (par exemple, PGG signifie que le camion a chargé chez un PAG puis est allé décharger 
chez deux GAV successifs, PPG signifie que le camion a chargé chez deux PAG successifs puis 
a déchargé chez un seul GAV).  
iii) Les bases Animal Introduction Network (AIN), Transit Network (TN), et 
Transit Network spécifique (TNs) 
Dans ces trois bases sont recensées toutes les connexions entre élevages, par le passage d’un 
camion (TNs), par le transfert de canards (AIN) et par les deux (TN). Pour chaque connexion, 
des informations relatives aux deux élevages impliqués (numéro de SIRET, nom, commune, 
département, type de production et coordonnées géographiques), ainsi que la date ont été 
extraites des bases initiales. L’immatriculation du véhicule, l’organisme de production et le type 
de la tournée dans le cadre de laquelle chaque connexion est réalisée sont extraits de la base 
‘Tournée’. Enfin pour la base Animal Introduction Network, qui concerne un transfert de 
canards vivants, le nombre de canards transférés du premier au second élevage a été extrait des 
bases initiales.  
Plusieurs connexions sont faites entre le même élevage, du fait de l’activité mixte de certains 
éleveurs (PAG et GAV), lorsque cet éleveur « envoie » des canards de son atelier PAG vers 
son atelier GAV. Ces connexions ont été enlevées par la suite pour nos analyses. 
 
3) Analyses des réseaux 
A) Etude descriptive des compagnies 
26 
Une analyse descriptive de l’activité des compagnies a été réalisée à partir de la base éleveur. 
Pour chaque compagnie, le nombre différents d’éleveurs (au total et répartis par leur type 
d’activité : PAG, GAV ou mixte) et d’organismes de production ayant eu recours à leur service, 
le nombre de communes et de départements différents où un camion s’est arrêté et le nombre 
de véhicules différents utilisés ont été calculés. Des cartes de la France montrant la répartition 
géographique des élevages visités (par département et par communes) ont été générées. 
B) Etude de l’évolution temporelle de l’activité des compagnies 
Une analyse quantitative et temporelle de l’activité des compagnies a été réalisée à partir de la 
base tournée. Pour chaque compagnie, le nombre total de tournée réalisée sur la période 
d’enregistrement, ainsi que le nombre de chaque type de tournée ont été calculés. Les 
distributions du nombre de départements visités par tournée et de la distance parcourue entre le 
premier élevage et le dernier élevage par tournée ont été calculées. Enfin, les évolutions 
mensuelles du nombre de tournées, du nombre moyen d’élevages de type PAG et GAV visités 
par tournée, du nombre de départements visités par tournée, de la distance des tournées, ainsi 
que du nombre de véhicules différents utilisés ont été calculées. Toutes ces analyses ont été 
réalisées via le logiciel R version 3.6.3 (R Core Team 2020). 
C) Etude de l’impact des mouvements de véhicules sur la dissémination du virus 
i) Test statistique 
Les connexions entre élevages ont été analysées en utilisant le k-test proposé par VanderWaal 
et al. (VanderWaal et al. 2016). La première étape du test est de quantifier le nombre de 
connexions « à risque » (i.e. pouvant expliquer une transmission du virus de l’IAHP entre deux 
foyers) ayant eu lieu entre deux foyers durant l’épizootie. Une connexion a été considérée 
comme « à risque » quand elle a eu lieu entre deux foyers, dans les 14 jours précédant chaque 
suspicion d’infection (qui aboutira sur une déclaration de foyer, à la suite de l’isolation du virus 
ou à un test PCR sur au moins un animal de l’élevage). La seconde étape du test est ensuite de 
générer des réseaux de transport où la survenue des foyers est indépendante des réseaux de 
contact. Pour cela, nous avons permuté aléatoirement les identifiants des élevages foyers. Pour 
chaque réseau de transport simulé (i.e. sous l’hypothèse nulle d’une absence de lien entre 
infection et réseau), nous avons calculé le nombre de connexions à risque. Enfin, pour un réseau 
donné, en calculant la proportion de connexions à risque sous l’hypothèse nulle supérieure ou 
égale au nombre de connexions à risque calculé dans le réseau, nous pouvons mesurer la 
probabilité d’observer le nombre de connexions à risque sous l’hypothèse d’absence de lien 
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entre infection et réseau. Si cette probabilité est inférieure à 5%, nous pouvons en conclure qu’il 
existe un lien entre le réseau et la survenue d’infections. 
Ce k-test a été réalisé sur les trois réseaux (TN, AIN et TNs), en associant les données des deux 
compagnies. Il a été réalisé sur l’ensemble de la période épidémique, mais aussi chaque mois 
(novembre 2016, décembre 2016, janvier 2017, février 2017 et mars 2017).  
ii) Calculs d’indices 
Enfin une série d’indices pour « quantifier » le rôle possible des voies de transmission a été 
calculée, pour chaque réseau (AIN, TN et TNs). Un schéma explicatif est associé à chaque 
indice pour faciliter leur compréhension et leur interprétation. Ce schéma reprend un réseau 
fictif durant une épizootie, composé uniquement de connexions PAG -> GAV (Figure 7). 
Chaque date de connexion, ainsi que chaque date de suspicion pour un foyer sont indiquées. 
Dans ce réseau fictif, nous faisons apparaitre plusieurs cas de figure, présents dans la réalité : 
des élevages sains connectés entre eux, des foyers connectés entre eux moins de 14 jours avant 
les dates de suspicions (connexions à risque), ou plus de 14 jours avant les dates de suspicion 
et des foyers connectés à des élevages sains. 
 
Figure 7 : Schéma illustrant un réseau fictif de mouvements de véhicules pendant une 
épizootie. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de gavage 
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Le premier indice, l’indice A, est la proportion des mouvements totaux durant l’épizootie 
ayant pu propager le virus, calculée comme le nombre de connexions à risque sur le nombre 
de connexions totales durant l’épizootie. Cet indice permet d’évaluer le risque global représenté 
par les mouvements de véhicules. Il s’illustre dans notre schéma explicatif (Figure 8) par le 
rapport des connexions rouges (connexions à risque) sur l’ensemble des connexions (rouges + 
noires). 
 
Figure 8 : Schéma illustrant la proportion des mouvements totaux durant l’épizootie ayant pu 
propager le virus. Les élevages et connexions non impliqués dans le calcul de l’indice sont 
grisés. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de gavage 
 
Le second indice, l’indice B est la proportion des foyers pour lesquels l’entrée du virus dans 
l’élevage peut être imputable au mouvement de véhicule, calculée comme le nombre 
d’élevage en aval d’une connexion à risque sur le nombre de foyers. Il permet là aussi d’évaluer 
le risque global représenté par les mouvements de véhicules, mais en se basant du point de vue 
des élevages, et non des connexions. Il correspond dans notre réseau fictif (Figure 9) au rapport 
entre les deux élevages en aval d’une connexion à risque (élevages L et P) sur l’ensemble des 
foyers (C, E, G, H, J, L, M et P). 
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Figure 9 : Schéma illustrant la proportion des foyers pour lesquels le mouvement de véhicule 
peut être imputable pour l’entrée du virus dans l’élevage. Les élevages et connexions non 
impliqués dans le calcul de l’indice sont grisés. PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de 
gavage 
 
Le troisième indice, l’indice C, est le risque de transmettre le virus par les mouvements de 
véhicules depuis un foyer, estimé en faisant le rapport du nombre d’élevage en amont d’une 
connexion à risque sur le nombre de foyers en amont d’au moins une connexion dans les 14 
jours précédant la date de suspicion. Cet indice situationnel permet d’évaluer cette fois-ci le 
risque relatif lié aux mouvements de véhicules : dans le cas où un élevage infecté est à l’origine 
de mouvements de véhicule, quel est le risque que les élevages en aval de ce mouvement soient 
contaminés ? Cet indice correspond dans notre réseau fictif (Figure 10) au rapport entre les 
foyers en amont d’une connexion à risque (élevages E et G) sur l’ensemble des foyers en amont 
d’une connexion dans les 14 jours précédant la date de suspicion (élevages E, G et H). 
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Figure 10 : Schéma illustrant le risque de transmettre le virus par les mouvements de véhicules 
depuis un foyer. Les élevages et connexions non impliqués dans le calcul de l’indice sont grisés. 
PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de gavage 
 
Le dernier indice, l’indice D, est le risque de propager le virus à chaque mouvement de 
véhicule depuis un foyer, estimé en faisant le rapport du nombre de connexions à risque sur le 
nombre de connexions partant d’un foyer dans les 14 jours précédant la date de suspicion. Cet 
indice est similaire à l’indice précédant : on se pose dans le cas où des véhicules partent d’un 
élevage infecté, et on calcule cette fois-ci non pas la proportion de foyers en aval de ces 
mouvements, mais la proportion des mouvements infectants. Cela correspond dans notre réseau 
fictif (Figure 11) au rapport entre les connexions à risque (mouvements supposés infectant, 
entre les élevages E et L puis G et P) sur tous les mouvements partant d’un foyer dans les 14 
jours précédant sa date de suspicion (les deux mouvements précédemment cités + les 
mouvements qui auraient pu disséminer le virus, mais qui ne l’ont a priori pas fait, entre les 





Figure 11 : Schéma illustrant le risque de propager le virus à chaque mouvement de véhicule 
depuis un foyer. Les élevages et connexions non impliqués dans le calcul de l’indice sont grisés. 
PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : élevage de gavage 
 
Ces indices ont ainsi été calculés pour chaque réseau, afin d’avoir une interprétation possible 
pour les deux types de transmission : les résultats obtenus à partir de l’AIN nous enseigneront 
sur les transferts d’animaux, les résultats obtenus à partir du TNs nous enseigneront sur le 
portage passif des camions, et les résultats obtenus à partir du TN nous renseigneront sur les 









1) Analyses descriptives 
Sur les périodes d’études, pour respectivement les compagnies 1 et 2 : 701 et 613 éleveurs ont 
eu recours aux services de ces compagnies, dont 298 et 302 PAG, 301 et 243 GAV et 102 et 68 
mixtes, comme synthétisé dans la Table 2. Sept et 17 organismes de productions ont fait appels 
à ces compagnies. L’activité a été répartie sur 511 et 474 communes et sur 13 et 22 départements 
illustrés en Figures 12 et 13. Pour la réalisation des transports, 43 et 56 véhicules différents ont 
été utilisés. 
 
Table 2 : Description numérique des deux compagnies 
 Compagnie 1 Compagnie 2 
Nombre d’élevages 701 613 
Nombre de PAG 298 302 
Nombre de GAV 301 243 
Nombre d’élevages mixtes 102 68 
Nombre d’organismes de production associés 7 17 
Nombre de véhicules utilisés 43 56 
Nombre de départements couverts 13 22 
Nombre de communes couvertes 511 474 




























Figure 13 : Répartition communale des élevages impliqués dans au moins une tournée pour 
chaque compagnie 
 
Les compagnies 1 et 2 ont réalisé respectivement 6272 et 5342 tournées sur les périodes d’étude 
(du 07/01/2017 au 24/07/2019 pour la compagnie 1 et du 02/01/2016 au 31/12/2018 pour la 
compagnie 2). Le type de tournée majoritaire était le PGG pour la compagnie 1 (47.6%, 2985 
tournées) et le PG pour la compagnie 2 (59 %, 3150 tournées). Le second type de tournée le 
plus fréquent était inversement le PG pour la compagnie 1 (43.4 %, 2725 tournées) et le PGG 
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pour la compagnie 2 (36,1 %, 1929 tournées). Ces deux types de tournée (PG et PGG) 
représentaient plus de 90% des types de tournée chez les deux compagnies. L’immense majorité 
des tournées ne comportait qu’un PAG (98.9% pour la compagnie 1, 99.4 % pour la compagnie 
2). 











Figure 14 : Distribution des types de tournée pour chaque compagnie. Rappel : chaque type 
de tournée correspond à un patron décrivant les types d’élevages successifs visités par le 
camion, P signifiant PAG et G signifiant GAV (par exemple, PGG signifie que le camion a 
chargé chez un élevage prêt-à-gaver puis est allé décharger chez deux élevages de gavage 
successifs) 
 
Pour les deux compagnies, les tournées ont majoritairement eu lieu sur deux départements 
différents (57.9 % pour la compagnie 1 et 60.6 % pour la compagnie 2). Une grande partie des 
tournées parcouraient des distances entre 20 et 80 km (68.7% pour la compagnie 1 et 49.7 % 
pour la compagnie 2), et très peu de tournées dépassaient les 150 km de distance (3,2 % pour 
la compagnie 1 et 10,8 % pour la compagnie 2). Les distributions du nombre de départements 





























2) Evolutions mensuelles 
On rappelle avant toute chose que les périodes d’études sont différentes pour les deux 
compagnies ; les courbes relatives à chaque compagnie n’occupent ainsi pas la totalité du 
graphique. La période de l’épizootie a été délimitée en noir sur nos graphiques pour plus de 
compréhension. 
A) Evolution mensuelle du nombre de tournées 
L’évolution mensuelle du nombre de tournées réalisées par les deux compagnies est représentée 
en Figure 17. Pour les deux compagnies, le nombre de tournées a baissé pendant l’épizootie de 
2016/2017 (ce nombre descendant à moins de 100 par mois pour les deux compagnies), puis 
l’activité a lentement repris après l’épizootie (en juillet 2017 seulement). En outre le nombre 
de tournées baissait cycliquement au moment des hivers 2018 et 2019, après un pic atteint en 
octobre-novembre pour les deux compagnies. Pour la compagnie 2, nous avons constaté enfin 
une absence totale de tournée aux mois de mai et juin 2016, absence qui se concrétise dans tous 












Figure 17 : Evolution mensuelle du nombre de tournées réalisées par chaque compagnie 
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B) Evolution mensuelle du nombre moyen de PAG et de GAV visités par tournée 
Nous avons ensuite étudié conjointement les évolutions mensuelles du nombre moyen 
d’élevage de type PAG et GAV visités par tournée, représentées en Figure 18.  
Pour la compagnie 1, le nombre moyen de PAG par tournée était statistiquement 
significativement plus élevé pendant l’épizootie et les mois lui succédant (jusqu’en juillet 2017) 
que pendant le reste de la période d’étude (en moyenne 1,16 PAG par tournée entre janvier et 
juillet 2017, contre 1,02 après juillet 2017, p-value du test de Student = 0,01). Le nombre moyen 
de GAV par tournée était lui moins élevé sur cette même période (janvier 2017-juillet 2017) 
que pour le reste de la période d’étude (1,45 contre 1,64 GAV par tournée, p-value du test de 
Student = 0,006).  
Pour la compagnie 2, mise à part pour le mois de janvier 2016, le nombre moyen de PAG par 
tournée avoisinait toujours un par tournée. En outre le nombre moyen de GAV par tournée a 
constamment baissé tout le long de l’épizootie, avant un retour progressif vers la valeur 















C) Evolution mensuelle des distances de tournée et du nombre moyen de départements 
visités par tournée 
Les évolutions mensuelles des distances de tournée et du nombre moyen de départements visités 
à chaque tournée sont illustrées en Figures 19 et 20. Pour la distance des tournées, nous avons 
fait le choix de faire apparaitre la distribution des données sous formes de plages de couleurs 
s’étalant du 25e centile au 75e centile (rouge foncé pour la compagnie 1, bleu foncé pour la 
compagnie 2), car le nombre de valeurs prises par ce paramètre est suffisamment élevé pour 
étudier sa distribution. 
Pour la compagnie 1, les tournées étaient en moyenne plus longues pendant l’épizootie et 
quelques mois après (jusqu’à juillet 2017) que pendant les mois qui suivent. A noter cependant 
ce fort pic inversé en mars 2017 en fin d’épizootie. Concernant le nombre de départements 
visités par tournée, nous avons distingué là aussi deux phases : avant juillet 2017, où les valeurs 
oscillaient sans réelle stabilité entre 1.4 et 2.1 départements visités par tournée en moyenne, et 
après juillet 2017 où toutes les valeurs oscillaient entre 1.7 et 1.9 départements visités par 
tournée. 
Pour la compagnie 2, la distance moyenne des tournées est restée relativement stable tout le 
long de la période d’étude (entre 80 et 100 km), excepté pour deux mois : juin 2016 et mars 
2017, en fin d’épizootie. Concernant le nombre de départements visités par tournée, les valeurs 
sont restées là aussi stables tout le long de la période d’étude (entre 1.6 et 1.8 départements 




















Figure 19 : Evolution mensuelle des distances de tournée pour chaque compagnie 
 















D) Evolution mensuelle du nombre de véhicules différents utilisés  
L’évolution du nombre de véhicules différents utilisés chaque mois est représentée en Figure 
22.  
Pour la compagnie 1, le nombre de véhicules différents utilisés n’a cessé de décroitre depuis la 
fin de l’épizootie jusqu’à juin 2017, date à partir de laquelle ce nombre a réaugmenté vers une 
moyenne de 25 véhicules par mois, avec un pic à 34 véhicules en septembre 2017. 
Pour la compagnie 2, il existe une différence significative entre le nombre moyen de véhicules 
utilisés chaque mois pendant l’année 2016, hors mai-juin et pendant les années 2017 et 2018 
(26 véhicules par mois en 2016 contre 17,6 en 2017 et 16,7 en 2018, p-value du test de Student 



















3) Contribution des mouvements de véhicules à l’épizootie 
A) Test statistique 
Les distributions du nombre de connexions à risque calculées pour les réseaux aléatoirement 
générés (donc sous l’hypothèse nulle), et du nombre de connexions à risque calculés pour les 
réseaux réels sont résumées en annexes. Le nombre de connexions à risque pour les réseaux 
réels, la médiane et l’intervalle de confiance à 95 % (soit les valeurs des 2.5e et 97.5e centiles) 
de la distribution des nombres de connexions à risque pour les réseaux aléatoirement générés, 
et la p-value calculée sont résumés en Table 3, pour chaque variable testée.  
Table 3 :  Résumé des valeurs calculées via le k-test  
       Réseau 
Période 
AIN TNs TN 
Car Me 2.5 97.5 Pv Car Me 2.5 97.5 Pv Car Me 2.5 97.5 Pv 
Tout 7 0 0 1 0 6 0 0 1 0 13 0 0 3 0 
Novembre 0 0 0 0 1 2 0 0 0 0 2 0 0 0 0.001 
Décembre 2 0 0 1 0.005 2 0 0 0 0 4 0 0 1 0 
Janvier 1 0 0 0 0.032 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0.033 
Février 4 0 0 1 0 2 0 0 1 0.002 6 0 0 1 0 
Mars 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 
Car : nombre de connexions à risque pour les réseaux réels ; Me, 2.5 et 97.5 : médiane, 2.5e et 
97.5e centiles de la distribution des connexions à risque pour les réseaux aléatoirement 
générés ; Pv : P-value ; AIN : Animal Introduction Network ; TN : Transit Network ; TNs : 
Transit Network spécifique 
 
Sur l’ensemble de l’épizootie, la p-value calculée était inférieure à 0,05 quels que soient les 
réseaux. En d’autres termes, moins de 5% des nombres de connexions à risque calculés pour 
les réseaux permutés (sous l’hypothèse nulle) ont été supérieurs au nombre de connexions à 
risque observé pour les réseaux réels.  
Le nombre de connexions à risque calculé à partir des réseaux réels était statistiquement plus 
élevé que ce à quoi on s’attendrait sous l’hypothèse nulle pour les mois et les réseaux suivants : 
AIN : décembre, janvier, février ; TNs : novembre, décembre, février ; TN : novembre, 
décembre, janvier, février. 
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B) Description des connexions à risque 
En considérant le réseau TN, qui représente l’intégralité des mouvements de véhicule, pour 
l’intervalle de 14 jours, nous avons dénombré 13 connexions à risque au total (sept d’entre elles 
issues de l’AIN, six du TNs). Ces 13 connexions à risque sont visualisées dans la Table 4, où 
les connexions liées à un élevage commun sont représentées par une même couleur. Trois 
tournées étaient composées uniquement de connexions à risque (ces tournées se superposent 
aux groupes de connexion gris, vert et bleu). Six connexions à risque sur les 13 ont eu lieu en 
début d’épizootie (entre le 26/11/2016 et 09/12/2016), une en milieu d’épizootie (21/01/2017) 
et six autres le même jour, en fin d’épizootie (17/02/2017). Six connexions ont impliqué des 
élevages dans les Landes, cinq dans le Gers, quatre dans les Pyrénées Atlantiques, une dans les 
Hautes-Pyrénées, et une dans le Lot-et-Garonne. La distribution spatio-temporelle des 
connexions à risque est illustrée en Figure 23. 
 
Table 4 : Liste des connexions à risques 
Date Dep.Dpt Dep.Type Arr.Dpt Arr.Type Dep.Susp Arr.Susp Réseau 
26/11/2016 47 GAV 32 GAV 08/12/2016 08/12/2016 TNs 
30/11/2016 32 GAV 65 GAV 01/12/2016 01/12/2016 TNs 
01/12/2016 32 GAV 32 GAV 14/12/2016 11/12/2016 TNs 
02/12/2016 32 GAV 32 GAV 11/12/2016 10/12/2016 TNs 
08/12/2016 32 PAG 32 GAV 11/12/2016 15/12/2016 AIN 
09/12/2016 32 PAG 32 GAV 11/12/2016 15/12/2016 AIN 
21/01/2017 40 PAG 64 GAV 01/02/2017 30/01/2017 AIN 
17/02/2017 40 PAG 64 GAV 01/03/2017 01/03/2017 AIN 
17/02/2017 64 GAV 64 GAV 01/03/2017 02/03/2017 TNs 
17/02/2017 40 PAG 64 GAV 01/03/2017 02/03/2017 AIN 
17/02/2017 40 GAV 40 GAV 23/02/2017 21/02/2017 TNs 
17/02/2017 40 PAG 40 GAV 28/02/2017 23/02/2017 AIN 
17/02/2017 40 PAG 40 GAV 28/02/2017 21/02/2017 AIN 
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Date : date de la connexion ; Dep.Dpt : département de l’élevage de départ ; Dep.Type : type 
d’activité de l’élevage de départ (PAG ou GAV) ; Arr.Dpt : département de l’élevage d’arrivée 
; Arr.Type : type d’activité de l’élevage d’arrivée ; Dep.Susp : date de suspicion de l’élevage 
de départ ; Arr.Susp : date de suspicion de l’élevage d’arrivée ; Réseau : type de réseau dans 
lequel s’inscrit la connexion ; AIN : Animal Introduction Network (transfert d’animaux) ; TNs : 
Transit Network spécifique (portage passif du véhicule) ; PAG : élevage prêt à gaver ; GAV : 














Figure 22 : Distribution spatio-temporelle des connexions à risque 
 
C) Calculs d’indices 
Enfin les indices calculés pour quantifier le rôle de chaque voie de transmission sont synthétisés 
en Table 5. 
 
44 
Table 5 : Quantification du rôle potentiel joué par les mouvements de véhicules 
 Indice A Indice B Indice C Indice D 
























Indice A : proportion des mouvements totaux durant l’épizootie ayant pu propager le virus (= 
nombre de connexions à risque sur nombre de connexions totales ayant eu lieu pendant 
l’épizootie) ; Indice B : proportion des foyers pour lesquels l’entrée du virus dans l’élevage 
peut être imputable au mouvement de véhicule (= nombre d’élevage en aval d’une connexion 
à risque sur nombre de foyers) ; Indice C : risque de transmettre le virus par les mouvements 
de véhicules depuis un foyer (= nombre d’élevage en amont d’une connexion à risque sur 
nombre de foyers en amont d’au moins une connexion dans les 14 jours précédant la date de 
suspicion) ; Indice D : risque de propager le virus à chaque mouvement de véhicule depuis un 
foyer (= nombre de connexions à risque sur nombre de connexions partant d’un foyer 14 jours 
avant la date suspicion) ; AIN : Animal Introduction Network ; TN : Transit Network ; TNs : 
Transit Network spécifique 
Les connexions à risque n’ont représenté qu’une très faible partie de l’ensemble des connexions 
réalisées pendant l’épizootie (0,66 % des transferts d’animaux, et 0,95% des mouvements de 
véhicules – indice A). De même, très peu d’élevage ont pu s’infecter via les mouvements de 
véhicules (4,8 % des foyers sont la destination d’une connexion à risque – indice B). Cependant 
le risque qu’un élevage infecté transmette le virus à d’autres élevages via le réseau de transport 
était élevé : 50 % des élevages ayant déclaré un foyer dans les 14 jours suivant un mouvement 
de véhicule était en amont d’un élevage qui déclarera un foyer dans les 14 jours suivant ce 
mouvement (indice C). Cet indice reste élevé même pour le TNs, donc pour des mouvements 
de véhicules sans échange d’animaux. Chaque mouvement de véhicule partant d’un élevage 






1) Analyses descriptives 
Nous pouvons constater au-travers de l’analyse descriptive que la production de palmipède à 
foie gras dans le Sud-Ouest est regroupée sur une zone géographique relativement restreinte, 
avec une forte concentration d’élevages à la frontière Gers-Landes où se situe la Chalosse, un 
territoire justement renommé par sa production de foie gras. C’est en effet une région qui était 
historiquement riche en champs de maïs, la céréale utilisée pour gaver les canards.  
A noter qu’il existe un autre bassin, au Nord-Ouest (principalement en Vendée et dans les 
départements limitrophes), moins important en terme de production, qui n’est pas pris en 
compte dans nos données, car d’autres compagnies de transport officient dans ce secteur, et car 
l’épizootie n’y a pas eu cours (Agreste 2020 ; Bronner et al. 2017). 
Concernant les types de tournée, les types majoritaires impliquaient un minimum d’élevages 
différents (2 dans le cas d’un PG, 3 dans le cas d’un PGG), ce qui est cohérent pour avoir un 
compromis entre normes de biosécurité (ne pas visiter trop d’élevages différents avec le même 
camion) et rentabilité du voyage (les ateliers de gavage étant souvent plus petit que les ateliers 
de prêt-à-gaver, il est donc souvent nécessaire de remplir un camion pour deux élevages 
différents). 
Une grande majorité des tournées s’étalait sur deux départements ou plus, ce qui peut être un 
facteur de risque de propagation du virus à grande échelle. Les distances de tournée sont 
suffisamment élevées pour soupçonner une diffusion régionale du virus, mais sont trop faibles 
pour impliquer le réseau de transport à grande échelle. Une des raisons pour expliquer le fait 
que l’épizootie s’est cantonnée au Sud-Ouest et ne s’est pas étendue sur tout le territoire 
français, et notamment vers le Nord-Ouest, vers l’autre bassin de production, est peut être ainsi 
la concentration et l’exclusivité de l’activité aux seuls secteurs régionaux : il existe très peu 
d’échanges d’animaux entre les deux bassins de production (Guinat et al. 2020) ; de ce fait, si 
la forte concentration d’activité au niveau régional est un facteur de risque pour la diffusion du 





2) Evolutions mensuelles 
Avant toute chose, il est important de remarquer qu’il est difficile d’évaluer l’impact de 
l’épizootie sur chacun de nos paramètres pour la compagnie 1, car les données ne commencent 
que durant l’épizootie. Il est ainsi impossible de comparer avec la situation antérieure à 
l’épizootie ; les interprétations des résultats observés sont donc à prendre avec précaution, dans 
le contexte d’incertitude décrit. 
A) Période épizootique 
Le nombre de tournées par mois a été utilisé pour quantifier l’activité de chaque compagnie. 
Nous avons constaté dans un premier temps que cette activité était réduite pendant l’épizootie, 
ce qui est la conséquence des réglementations mises en œuvre au-cours de l’épizootie qui ont 
restreint les déplacements autour de chaque foyer de suspicion (DGAl 2017). Aussi, de plus en 
plus d’élevages se retrouvaient vidés de leurs animaux au fur et à mesure que l’épizootie 
progressait (à la suite des abattages), ce qui représentait forcément autant de trajets en moins 
pour les compagnies de transport.  
Ces réglementations gouvernementales peuvent expliquer d’autre phénomènes : la baisse 
significative du nombre moyen de PAG par tournée au sortir de l’épizootie et du vide sanitaire 
2017 pour la compagnie 1 est vraisemblablement due à la réglementation imposée par le 
gouvernement à partir du 12/01/2017 pour interdire les transports de volailles avec plusieurs 
chargements successifs au cours d’une tournée (DGAl 2017). Cette mesure avait pour but de 
limiter les mélanges de populations issues d’élevages différents, ce qui constitue un facteur de 
risque dans la diffusion de tout type d’agent pathogène, et ce dans tout type d’espèce (Choi et 
al. 2015 ; Hay et al. 2014). Le nombre plus réduit de GAV par tournée pendant l’épizootie peut 
lui être interprété comme la volonté de la part des professionnels du secteur de limiter au 
maximum les contacts entre élevages pour limiter le risque de propagation, et donc n’associer 
qu’un élevage PAG avec un élevage GAV à chaque voyage. 
Le fort pic inversé au mois de mars 2017, en fin d’épizootie, pour les paramètres de distance de 
tournée et de nombre de départements différents visités, chez les deux compagnies, peut lui 
aussi être imputable à cette restriction de déplacement. 
B) En-dehors de l’épizootie 
La reprise lente de l’activité suite à l’épizootie en 2017 a été due à un vide sanitaire imposé par 
l’état dans les élevages infectés (Ministère de l’Agriculture, de l’Agroalimentaire et de la Forêt 
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2017). L’absence de tournée en mai/juin 2016 pour la compagnie 2 a été due à une dépopulation 
totale des élevages du Sud-ouest, afin de contenir l’épizootie de 2015-2016 (DGAl 2016). 
La baisse d’activité hivernale observée est vraisemblablement due à une demande réduite en 
foie gras après les fêtes de fin d’année : le pic d’activité est en effet atteint 1 mois avant ces 
fêtes, afin de placer un maximum de canard au gavage pendant le mois de décembre. 
Pour la compagnie 2, la baisse significative du nombre de véhicules différents utilisés pendant 
l’épizootie, tendance qui s’est pérennisée le reste de l’année, peut être associée à une volonté 
de rentabiliser la flotte de véhicules, en effectuant un maximum de tournées avec un minimum 
de camions. Il est aussi possible d’imaginer qu’un certain nombre de véhicules utilisés avant 
l’épizootie ont été réformé, car ne répondant plus aux normes imposées pendant l’épizootie 
(DGAl 2018). 
Pour les deux compagnies, le nombre moyen de véhicules différents utilisés par mois était bien 
inférieur au nombre total de véhicules différents utilisés sur toute la période d’étude (23,9 
véhicules différents par mois en moyenne pour la compagnie 1, avec un maximum de 33 
véhicules en septembre 2017, contre 43 véhicules dans la flotte totale ; 19,7 véhicules différents 
par mois en moyenne pour la compagnie 2, avec un maximum de 30 véhicules en janvier et 
février 2016, contre 56 dans la flotte totale). Cela est cohérent avec la durée de vie moyenne de 
ces véhicules (2 à 3 ans), qui implique un renouvellement important chaque année de 30 à 50 
% de la flotte, selon les responsables des compagnies. 
Il ressort au travers de ces analyses temporelles que l’activité des compagnies a été fortement 
perturbée au cours de l’épizootie. Ces résultats sont cohérents avec une étude conjointe réalisée 
sur ce même réseau de transport (Bauzile et al. 2021). 
 
3) Contribution des mouvements de véhicules à l’épizootie 
Le but de cette partie était dans un premier temps d’étudier l’effet significatif global des 
mouvements de véhicules sur l’épizootie (ont-ils contribué à la dissémination du virus), effet 
étudié via le test statistique. Dans un second temps, si ce rôle était démontré, le but était de le 




A) Test statistique 
Le nombre de connexions à risque calculé pour tous les réseaux (TN, AIN et TNs) sur 
l’ensemble de l’épizootie était statistiquement significativement plus élevé que le nombre 
moyen de connexions à risque dans les réseaux aléatoirement générés pour un intervalle de 14 
jours. Cela suggère un rôle probable des mouvements de véhicule dans la diffusion du virus.  
Il est intéressant de noter que ce phénomène s’observe aussi bien sur l’AIN que sur le TNs : 
ainsi les deux modes de diffusion peuvent être mis en cause par cette étude. Concernant l’AIN, 
cela permet d’illustrer le fait que les transferts d’animaux entre élevages sont un risque pour la 
diffusion du virus. Des résultats similaires sont montrés dans des études sur des réseaux 
d’échanges d’animaux (Bouchez-Zacria et al. 2018 ; Claire Guinat et al. 2020).  
Concernant le TNs, le transport passif du virus par les véhicules se trouve être fortement 
possible au vu des résultats. Des auteurs ont obtenu des résultats incriminant cette voie de 
transmission pour une autre maladie en utilisant une construction de réseau proche de la nôtre 
(Porphyre et al. 2020).  
Cela peut s’expliquer d’une part par des mesures de biosécurité mal appliquées - une étude sur 
une contamination expérimentale d’un camion de transport a mis en évidence le risque élevé 
représenté par une désinfection mal réalisée : la plupart des désinfectants usuels sont efficaces 
contre le virus (De Benedictis et al. 2007 ; Shahid et al. 2009), mais ce sont surtout des lacunes 
au moment du nettoyage et de l’application sur l’ensemble des surfaces contaminées qui sont à 
risque (Krishna K. Thakur 2017) -  et d’autre part par la nature même des réseaux de transport, 
dont la densité et la capacité à relier de nombreux élevages est un facteur de risque pour la 
diffusion de tout type d’agent pathogène, comme illustré dans plusieurs études (Augusta et al  
2019 ; Salines et al. 2017; Thakur et al. 2016).  
Ces deux risques ont été démontrés pour l’épizootie de 2016/2017. Des résultats d’inspections 
en élevage réalisées sur la période 2016-2018, au niveau national et régional, ont mis en 
évidence une inadéquation des mesures adaptées pour le nettoyage et la désinfection des 
véhicules pour 8,63 à 12,17 % des élevages étudiés (Delpont et al. 2018 ; Jougla 2019 ; Payot 
2019). Les non-conformités les plus récurrentes sont l’absence de matériel de 
nettoyage/désinfection ou de zone dédiée à ce nettoyage. Ensuite, l’étude conjointe menée sur 
le réseau TN par Bauzile et al. a démontré que ce réseau avait un fort potentiel de clustering : 
en moyenne, 1 élevage est relié à 25 autres élevages via le réseau, ce qui augmente le risque de 
dissémination du virus (Bauzile et al. 2021). 
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La lutte contre la propagation du virus passe donc ainsi par le renforcement des mesures de 
biosécurité, et la mise aux normes de tous les élevages en cette matière. Les études évoquées 
couvrent en partie une période datant d’avant l’épizootie. Il serait intéressant de redresser le 
bilan des inspections réalisées les années suivant l’épizootie pour voir si les mesures de 
biosécurité ont évolué positivement. 
En s’intéressant ensuite à l’effet mois, il apparaît que les p-values calculées était en majorité 
inférieures à 0.05 pour les mois de novembre 2016, décembre 2016 et février 2017. A contrario 
elles n’étaient jamais nulles en janvier 2017 et toujours égales à 1 en mars 2017, ce qui signifie 
que l’hypothèse d’une diffusion par le réseau de transport pendant ce mois-ci peut être rejetée. 
Au vu de ces résultats, il est possible d’imaginer que les mesures de restrictions sur les 
déplacements, mises en place en début d’épizootie (DGAl 2017), ont été efficace : le nombre 
de connexions à risque en 2016, au début de l’épizootie est bien plus élevé que pour les mois 
de janvier et mars 2017 cumulés, une fois les mesures mises en place. Cependant se retrouve 
au milieu un mois de février 2017 à six connexions à risque, toutes le même jour (17/02/2017), 
et liées à deux tournées de type PGG, qui pourraient être considérées comme un accident au 
milieu des mesures de restriction. De plus, il est possible d’observer un biais lors de ces 
connexions ayant toutes lieu au sein d’une même tournée : on peut fortement suspecter le PAG 
d’avoir envoyé des animaux infectés aux deux GAV (créant ainsi deux connexions à risque). 
Cependant il n’existerait alors pas de transmission passive entre les deux GAV ; or notre 
algorithme comptera cette connexion comme aussi à risque, et faussera de ce fait les analyses 
et nos interprétations. 
B) Description des connexions à risque 
La répartition géographique des connexions à risque permet d’illustrer ce phénomène temporel, 
et de mettre en valeur les deux tournées « incriminées » dans les connexions à risque de février 
2017. Ces connexions à risque ont eu lieu sur de plus ou moins grandes distances, parfois entre 
deux départements, ce qui représente un risque de dissémination à moyenne échelle du virus. Il 
est également possible, au vu des dates des connexions à risque, de retracer l’avancer du virus 
au-cours de l’épizootie, partant du nord-est pour s’étaler vers le sud et l’ouest, un pattern de 
migration cohérent avec celui observé par Guinat et al (Guinat et al. 2018). Dans cette même 
étude, les auteurs identifient 5 probables cluster lors de l’épizootie, en utilisant un test statistique 
de permutation des données spatio-temporelles proposé par Kulldorff et al (Kulldorff et al. 
2009). Ces clusters sont représentés en Figure 24. 
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Figure 23 : Localisation géographique des clusters les plus probables détectés par le test de 
permutation des données spatio-temporelles (Guinat et al. 2018) 
 
Les auteurs n’ont conservé pour ce test que les élevages ayant déclaré un foyer à la suite de la 
surveillance passive (i.e. après suspicion clinique dans l’élevage). Les élevages ayant déclaré 
un foyer à la suite de la surveillance active (tests réalisés dans des élevages situés dans un rayon 
de 3 km d’un foyer déclaré) sont exclus de l’étude. Il est intéressant de noter que plusieurs des 
connexions à risque se situent quelques jours avant (connexions du 02 et 09 décembre avec le 
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cluster 2) ou pendant (connexions du 17 février dans les Landes avec le cluster 5) un cluster, et 
auraient pu être la cause de l’apparition du virus dans un territoire donné avant sa diffusion 
rapide au voisinage.  
C) Calculs d’indices 
Le nombre de connexions à risque et d’élevage impliqués est relativement faible par rapport à 
la totalité des connexions et des élevages (0,95 % des connexions totales sont à risque pour une 
fenêtre de 14 jours et 4,8 % des élevages ayant déclaré un foyer ont pu voir le virus être introduit 
par les mouvements de véhicules), ce qui est probablement dû au fait que dans la très grande 
majorité des cas, les protocoles de biosécurités sont parfaitement respectés, ou dû aux mesures 
précoces mises en place pour limiter les déplacements. 
La mise en place de ces restrictions apparait justifiée en regard des forts risques de transmission 
calculés : la moitié des foyers d’où sont partis des mouvements de véhicule dans les 14 jours 
précédant la date de suspicion aurait pu contaminer d’autres élevages via ces mouvements.  
Ce nombre augmente même à deux-tiers (66 % - 4/6) si on ne considère que les élevages ayant 
envoyé des animaux dans les 14 jours précédant leur date de suspicion. Un taux de transmission 
aussi élevé apparaît logique : il est fort probable que le virus soit déjà présent dans l’élevage de 
départ, en phase d’incubation, au moment du transfert, ce qui amène à transférer des animaux 
malades dans l’élevage d’arrivée.  
Plus inquiétant, ce taux reste élevé, même si on ne considère que les connexions entre élevages 
uniquement par le camion (TNs – 46,2 %). Cela signifie que les véhicules ont de fortes chances 
de transporter le virus d’un élevage à un autre. 
Une des mesures possibles pour réduire l’impact des mouvements de véhicules sur la 
dissémination du virus serait de supprimer toutes les connexions indirectes entre élevages (tout 
le TNs en somme), c’est-à-dire de ne plus faire que des tournées de type PG, avec un seul PAG 
envoyant ses animaux à un seul GAV. Une mesure similaire avait été prise aux Pays-Bas lors 
de l’épizootie de peste porcine classique de 1997/1998 (Stegeman et al. 2000). Cependant cette 
mesure implique une refonte radicale de la structure et de l’organisation des réseaux de 
transports actuels, et implique un investissement important de la part des compagnies de 
transport, c’est pourquoi des études plus approfondies sont nécessaires avant d’évoquer de telles 
mesures. 
52 
Une autre mesure serait d’identifier les élevages les plus connectés aux autres au sein du réseau, 
et de focaliser les mesures restrictives sur eux pour fragmenter au maximum le réseau en 
affectant un minimum d’élevage, et ainsi contenir la propagation du virus. De telles mesures 
ont été prouvées efficaces expérimentalement (Rautureau et al.2011). Les éleveurs possédant 
une activité mixte (PAG/GAV) semblent être les plus indiqués pour appliquer ces mesures, car 
ce sont ceux générant le plus d’échanges et de mouvements vers et depuis d’autres fermes. 
 
4) Limites de l’étude 
A) Le manque de données 
Le jeu de donnée utilisé dans ces analyses aurait gagné à être agrandi, pour plusieurs raisons. 
Tout d’abord, nous n’avions pas les données de transport correspondant à la période précédant 
l’épizootie pour la compagnie 1. Il aurait été intéressant de comparer cette période à la période 
postérieure à l’épizootie, pour vérifier si les importantes variations observées début 2017 
résultent bien des perturbations liées à l’épizootie.  
Ensuite, au-travers d’analyses de comparaison avec un jeu de donnée fournies par le CIFOG et 
décrit en Annexe 3, il apparaît que les données issues des bases transporteurs ne représentent 
qu’une partie de la totalité des échanges ayant eu lieu pendant l’épizootie, car il existe d’autres 
compagnies de transport, pour lesquels nous n’avons pu obtenir les données. Ce « manque » de 
donnée signifie que les réseaux peuvent être incomplet, et pas forcément représentatifs de la 
situation réelle, car nous ne pouvons être certain que la population d’éleveur ayant eu recours 
aux services des deux compagnies étudiées (l’échantillon de population) est totalement 
représentative de la population totale des éleveurs du sud-ouest (population source) (Dohoo et 
al. 2014). Par exemple, il nous manque une partie significative des échanges effectués dans le 
département des Landes (environ 50 % des échanges chaque mois), alors que ce fut le 
département le plus largement touché (presque 300 cas déclarés), ce qui signifie que nous avons 
pu passer à côté d’un certain nombre de foyers. Nous pourrions aussi supposer que les 
transporteurs ne travaillent qu’avec des élevages de plus ou moins grande taille ; les très petits 
élevages, qui ont pu être touché différemment par la maladie du fait de leur structure différente, 
ne seraient ainsi pas représentés dans cette étude. De la même façon, nous ne pouvons savoir si 
les élevages faisant appel à des transporteurs n’ont pas des caractéristiques propres (élevages 
plus ou moins consciencieux vis-à-vis de la biosécurité, plus ou moins d’élevages mixtes…). 
De nombreux biais peuvent ainsi être imaginés. 
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Cependant, la proportion d’éleveur ayant déclaré un foyer enregistré chez les compagnies sur 
le nombre total d’éleveurs ayant déclaré un foyer (47,5 % - 230/484) était similaire à la 
proportion de transferts enregistrés dans les bases des deux compagnies sur le nombre de 
transferts enregistrés par le CIFOG, qui recense l’ensemble des transferts dans le bassin du sud-
ouest (45 %). Cela signifie que la population d’éleveur dans notre étude semble avoir été 
touchée dans les mêmes grandeurs que la population totale des éleveurs du sud-ouest ; nous 
l’avons donc considérée comme représentative pour étudier la propagation du virus.  
Se pose ensuite la question de savoir si nos analyses, notamment le k-test, restent pertinentes 
sur un réseau incomplet. Ce cas de figure a été exploré par VanderWaal et al. dans leur étude 
(VanderWaal et al. 2016) : ils ont testé le k-test sur un réseau complet, puis sur le même réseau 
en enlevant aléatoirement des connexions. Les résultats sont restés concluant : sur un réseau où 
manquent 25% des connexions, ils ont obtenu des valeurs similaires au réseau complet. Sur un 
réseau où manquent 50% des connexions, la performance du test commence à diminuer, mais 
le test reste sensible. Cela prouve la robustesse du test et justifie son utilisation dans le cadre de 
notre étude. 
Il serait néanmoins utile de reconduire des études menées sur un jeu de donnée complet, 
représentatif des transports réalisés, sur l’épizootie de 2020-2021 par exemple, pour s’abstraire 
de ces biais. 
On suppose enfin que du fait du manque de données, un certain nombre de mouvements à risque 
ont pu être occulté dans les réseaux par rapport à la réalité. Par exemple, des connexions à risque 
ont été détecté en étudiant les données du CIFOG sur les introduction d’animaux, entre un 
élevage du Tarn (où la maladie s’est déclaré la première en France) et plusieurs élevages du 
Lot-et-Garonne, du Gers et des Hautes-Pyrénées (Guinat et al. 2020). 
La taille limitée du jeu de donnée, due aux phénomènes expliqués ci-dessus, mais aussi due 
pour certains mois au fait que l’activité de transport était réduite voir quasi-nulle, représente 
aussi un problème en termes d’analyses statistiques : il est par exemple difficile de comparer 
deux mois où le nombre de tournées est très faible, sans biais. Par exemple, au mois de juillet 
2016, le nombre de tournées était très bas (neuf) ; ainsi pour chaque paramètre étudié, la 
moyenne est beaucoup plus sensible à des valeurs extrêmes, ce qui est le cas ici pour la distance 
de tournée (deux tournées de plus de 300 km ont eu lieu). Ce phénomène est objectivé par la 
valeur extrêmement élevée du 75e centile sur le graphique pour ce mois-ci par rapport aux autre 
mois étudiés. 
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B) La fenêtre d’intervalle pour la définition d’une connexion à risque 
Pour la définition d’une connexion à risque, nous avons fait le choix de prendre une valeur de 
14 jours entre les dates de suspicions d’infection par le virus dans les élevages et la date de la 
connexion. Il était intéressant d’essayer des fenêtres de contamination de taille différentes pour 
tester la robustesse du réseau et la pertinence de nos analyses, car la durée d’incubation du virus 
n’est pas une valeur fixe, mais peut s’étaler entre 1 et 5 jours à l’échelle individuelle (Pantin-
Jackwood et al. 2016). Cependant, à l’échelle d’un troupeau, selon la dynamique de 
contamination, il peut se passer plusieurs jours avant qu’une partie significative des animaux 
soit atteints pour que l’éleveur détecte les premiers signes cliniques. C’est pourquoi l’OIE 
recommande d’utiliser une période d’incubation de 2 à 3 semaines pour les études à l’échelle 
d’un troupeau (Swayne 2008a). 
Nous avons réalisé le test statistique sur les mêmes variables avec une fenêtre plus étroite (7 
jours). Les distributions des connexions à risque obtenues sous l’hypothèse nulle et sur les 
réseaux réels pour cette fenêtre figurent en Annexe 2. Il ressort que même avec une fenêtre 
étroite, le nombre de connexions à risque dans les réseaux réels est statistiquement 
significativement supérieur à la distribution des connexions à risques obtenues sous l’hypothèse 
nulle, et la p-value est inférieure à 0.05 pour le réseau TN, sur l’ensemble de l’épizootie et mois 
par mois (sauf en mars 2017). Ainsi, même avec une fenêtre de transmission étroite, le rôle des 
mouvements de véhicules dans la dissémination du virus ne peut être écarté. 
C) Interaction avec d’autres voies de transmission 
Dans cette étude, nous considérons que les élevages ne sont liés que par les mouvements de 
véhicules de transport ; ainsi chaque connexion à risque est considérée comme un mouvement 
infectant, car c’est le seul lien identifiable entre deux foyers rapprochés dans le temps. 
Cependant les élevages peuvent partager d’autres liens : proximités géographique, partage de 
matériel, mouvements de véhicules d’équarrissage, vétérinaires, de commerce… Ainsi, deux 
foyers reliés par un mouvement de véhicule ont pu se déclarer simultanément du fait d’une autre 
voie, et la comptabilisation du mouvement de véhicule de transport comme mouvement 
infectant serait une erreur. Il serait intéressant de reconduire des études tenant compte de chaque 





Au travers de cette étude, il apparait que les mouvements de véhicules ont joué un rôle dans la 
dissémination du virus. Peu d’élevages semblent avoir été contaminés via cette voie ; cependant 
les rares mouvements partant d’un élevage quelque jours avant que l’on suspecte un foyer ont 
été dans de grandes proportions des mouvements infectants. Ces quelques mouvements de 
véhicules infectants ont eu lieu sur des distances plus ou moins élevées, et parfois sur deux 
départements : c’est une des raisons que l’on peut avancer pour expliquer le fait que l’épizootie 
de 2016/2017 ne s’est pas cantonnée à quelques élevages voisins, mais s’est au contraire 
étendue sur deux régions différentes. C’est le risque insidieux posé par cette voie de 
transmission : il y a de faibles probabilités de la voir survenir, mais les rares cas où cette voie 
est ‘utilisée’, les conséquences peuvent être désastreuses car le virus apparaît alors sur un 
nouveau territoire. 
Les résultats de cette étude démontrent l’intérêt en particulier de se focaliser sur les 
mouvements de véhicules et leur portage passif, rôle qui a jusqu’ici été très peu étudié dans la 
littérature. Une attention particulière à la bonne mise en œuvre des mesures de biosécurité en 
élevage semble être la piste majeure pour combattre ce phénomène. 
Les mesures mises en place pour restreindre les mouvements de véhicules sont une des raisons 
majeures pour laquelle ces mouvements de véhicules ne semblent représenter qu’une part 
marginale des infections ; elles ont en outre eu un impact vérifiable sur l’organisation des 
tournées et l’activité des compagnies de transport.  
Si les mouvements de véhicules ne représentent finalement qu’une faible part des transmissions, 
il convient alors de se demander comment le virus a diffusé au cours de cette épizootie, et quels 
facteurs de risque peuvent être combattus. Des études sur la densité maximale d’élevages de 
canards, sur la refonte du système de transport, sur l’évolution des normes de biosécurité en 
élevage… pourraient permettre d’évaluer le risque global. Les résultats de cette étude peuvent 
être utilisés pour la création d’un modèle tenant en compte la contribution relative de chaque 
voie de transmission, et permettant de simuler ou prédire l’évolution d’une épizootie. 
Le problème de l’influenza aviaire ne s’est malheureusement pas résolu après cette épizootie. 
Pendant l’hiver 2020/2021, une nouvelle crise a touché la France, et malgré des mesures 
restrictives et des abattages réalisés plus précocement (Ministère de l’Agriculture, de 
l’Agroalimentaire et de la Forêt 2020), le nombre de foyers déclarés a dépassé l’épisode 
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2016/2017. La crainte de voir réapparaître le virus dans les années à venir est donc réelle, et les 
enjeux économiques et sociaux d’une compréhension rapide du mode de diffusion de ce virus 
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Annexe 1 : Exemple des structures de base 
















NOM : nom de l’élevage ; SIRET : numéro de SIRET de l’élevage ; TYPE : type d’activité 
pratiqué par l’élevage (PAG, GAV ou mixte) ; OP : organisme de production affilié à l’élevage 
; COMMUNE : commune d’enregistrement de l’élevage ; INSEE : code INSEE de la 
commune ; LONG : longitude ; LAT : latitude ; WGS : World Geodetic System ; L93 : 
Lambert 93 ; SUSPI : date de suspicion d’un foyer d’influenza aviaire dans l’élevage ; 
CONFIRM : date de confirmation d’un foyer d’influenza aviaire dans l’élevage 
Pour des raisons de confidentialité, les noms d’éleveurs ont été remplacé par un terme 






















DATE : date de la tournée ; IMM : immatriculation du véhicule ; OP : organisme de 
production gérant la tournée ; DISTANCE : distance parcourue par le camion entre le premier 
et le dernier élevage de la tournée ; CHARG : taille moyenne des chargements ; DECHARG : 
taille moyenne des déchargements ; TRAJETS : nombre de trajets ; DPT : nombre de 
départements visités ; PAG : nombre d’arrêts chez un éleveur PAG ; GAV : nombre d’arrêts 
chez un éleveur GAV ; TYPE_TOUR : type de tournée 

































DATE : date de la connexion ; IMM : immatriculation du véhicule ; OP : organisme de 
production gérant la tournée ; TYPE_TOUR : type de tournée ; _DEP : tous les paramètres 
concernant l’élevage en amont de la connexion ; _ARR : tous les paramètres concernant 
l’élevage en aval de la connexion ; NOM_ : nom de l’élevage ; SIRET_ : numéro de SIRET de 
l’élevage ; TYPE_ : type d’activité pratiqué par l’élevage (PAG, GAV ou mixte) ; OP : 
organisme de production affilié à l’élevage ; COMM_ : commune d’enregistrement de 
l’élevage ; DPT_ : département où se situe l’élevage ; LONG : longitude ; LAT : latitude ; 
WGS : World Geodetic System ; L93 : Lambert 93 ; ANIMAUX : nombres d’animaux 
transférés, si la connexion est un transfert d’animaux 
Pour des raisons de confidentialité, les noms d’éleveurs ont été remplacé par un terme 
générique (ELEVEURn), et les numéros de SIRET, coordonnées géographiques et 
immatriculations des véhicules ont été générés aléatoirement. 
Cette base regroupe l’ensemble des connexions entre élevages au sein d’une tournée, et 
représente donc le TN. L’AIN est obtenu en ne gardant que les connexions comportant un 
transfert d’animaux (valeur non nulle dans la colonne ANIMAUX) et le TNs est obtenu en ne 
gardant que les connexions sans transfert d’animaux (valeur nulle dans la colonne ANIMAUX).  
Les tournées sont composées de plusieurs connexions, et peuvent être visualisés par les blocs 












Annexe 2 : Distribution du nombre de connexions à risque pour les réseaux aléatoirement 
générés, pour l’ensemble des variables testées. Marqueur rouge : nombre de connexions à 
risque pour les réseaux réels. Variables testées : AIN (Animal Introduction Network), TNs 
(Transit Network spécifique), TN (Transit Network) – 7 ou 14 jours d’intervalle entre la date 
connexion et les dates de suspicion de foyer dans les élevages – toute la période épizootique ou 




























Annexe – 3 : Comparaison du nombre de transferts d’animaux recensés chaque mois 
entre les bases transporteurs et le CIFOG 
Pour évaluer si nos données, issues de deux compagnies de transport, étaient représentatives de 
la situation dans le Sud-Ouest, nous avons comparé notre jeu de données (à partir de la base 
AIN) avec le jeu de données fournies par le CIFOG (décrivant l’ensemble des transferts 
d’animaux ayant eu lieu sur la période d’étude). 
Le nombre total de transfert d’animaux recensés chaque mois dans chaque jeu de donnée ont 
ainsi été calculés, de façon globale puis par département et par organisme de production. La 
période d’étude a été réduite à la période d’enregistrement commune aux deux compagnies, soit 
du 01/01/2017 au 31/12/2018. 
En comparant nos données avec les bases du CIFOG, sur le nombre total de transferts 
d’animaux recensés chaque mois, il apparaît que nos données, enregistrées par les deux 
compagnies de transport, ne couvrent qu’une partie des données enregistrées par le CIFOG sur 
la même période, et ce quel que soit le mois étudié (en moyenne seules 45 % des introductions 
d’animaux figurent à la fois dans la base du CIFOG et les bases transporteur). 
Pour évaluer l’origine de ce manque de données, nous avons comparé les mêmes indices en 
triant par organismes de production et départements.  
Au vu de ces analyses par facteur, il a été constaté que nos données ne sont complètes, dans le 
sens ou on retrouve en moyenne les mêmes nombres de transferts d’animaux chaque mois pour 
les deux jeux de données, que pour certains organismes de production (Les canards d’auzan, 
75 
Palmitou, Provif et Vivadour) et certains départements uniquement (Gers, Hautes-Pyrénées, 
Haute-Garonne). A contrario, il existe certains organismes de production et certains 
départements pour lesquels on ne retrouve quasiment aucune donnée dans les bases 
transporteurs (exemple : Lur Berri pour les organismes de production, la Dordogne pour les 
départements). 
1) Comparaison globale 
 



































Étude du réseau de transport de palmipèdes à foie gras dans le Sud-Ouest et du rôle joué par les 
mouvements de véhicules de transport dans la dissémination du virus de l’influenza aviaire, 
dans le cadre de l’épizootie d’IAHP 2016-2017 
Résumé : 
Ce travail est une étude de l’impact de l’épizootie d’IAHP 2016-2017 sur le réseau de transport 
de palmipèdes à foie gras, et du rôle potentiel joué par les véhicules de transport dans la 
propagation du virus. Nous avons constaté que le réseau de transport a été fortement perturbé 
pendant l’épizootie, avec une activité de plus en plus réduite, due aux mesures restrictives mises 
en place par le gouvernement. Nous avons constaté que les mouvements de véhicules pouvaient 
avoir joué un rôle minime mais crucial dans la dissémination du virus, que ce soit par le portage 
passif de particules virales ou par le transfert d’animaux infectés d’un élevage à un autre. Ainsi, 
une attention particulière à la bonne mise en place des mesures de biosécurité en élevage, et des 
études supplémentaires sur le sujet sont recommandées. 
Mots-clés : 
Epizootie, Influenza aviaire, Mouvements de véhicules, Palmipèdes à foie gras, Réseau de 
transport, Voies de dissémination 
 
Summary : 
This work is a study of the effect of 2016-2017 IAHP epizootic on the transport of fattening 
ducks network, and of the potential role played by transport vehicles on virus spreading. We 
found that transport network was strongly disrupted during the epizootic, with an constantly 
reducing activity, due to the restrictives measures applied by the government. We found that 
vehicles movements could have play a minimal but crucial role in virus spreading, either by 
passive carrying of fomites, either by introducing infected animals from holdings to another. 
Thus, a particular attention for applying correctly biosecurity measures in holdings, and further 
studies about the subject are recommanded. 
Keywords : 
Avian influenza, Epizootic, Fattening ducks, Transmission route, Transport Network, Trucks 
movements 
